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硫酸還元菌の一種属 ， Desulfovibηo vulgarz.s Miyazaki F(IAM 12604)より抽出したチトクロム C3
は，分子量 13995で， 107個のアミノ酸残基中に 4 個のへムを持つ。数回にわたる大量培養により得ら
れた菌体より抽出したものを，エタノールによる蒸気拡散法により結晶化した。空間群は P 2 1 2 1 2 1で、各
格子定数は a = 52. 9 , b = 68. 1 , C = 34.9 Aであった。構造解析は 4 種類の重原子置換体を用いた




加えながら精密化する方法を用い，分解能を1. 8 A，結晶学的な R因子を 17.6 %まで下げることに成
功した。この段階で47個の水を 1 分子中に同定し，各原子には個々の温度因子を導入した。精密化によ
り， α 一一 helix や ß-strand などの特徴的な 2 次構造を新たに同定することができた。 4 個のへムは互
いに密に充填され，隣り合ったへムはそれぞれの面をほぼ直交する様な立体配置にある。またへムの構造
から以下の様な新しい知見を得た。
















さらに， 1.8 A分解能における構造精密化を行い， 47個の水分子を同定するとともに，水素結合や二
次構造の存在様式を明らかにした。乙の構造精密化は，結晶学的な R 因子が 17.6 % ，また測定され
たチトクロム C3中の各結合距離は低分子化合物から得られた標準値からの平均二乗誤差が 0.017 A と，
現在のタンパク質構造の精密化の最高水準に達している O
この解析は，フランスのHaserによる Desulfovzbrz.o desulfuricans Norwayのチトクロム C3 の解析
(座標値が未発表で，詳細な構造は不明)に少し遅れたものの，一次構造のホモロジーが30% と低い両
者の立体構造の比較によって，進化過程における立体構造の保存とアミノ酸残基の変異に関する新しい
多くの知見を得た。
構造の精密化に成功したため，分子中に存在する 4 個のへムの構造差，各ヘムの溶媒領域への露出度，
各へムとペプチド鎖およびアミノ酸側鎖との立体的位置関係など詳細に検討する乙とが可能となった口こ
れらの検討から，他の研究グループによって測定されていたマクロスコピックな 4 つの酸化還元電位を
4 個のへムのそれぞれに帰属する方法を提出した。立体構造に立脚して酸化還元電位を解釈しようとす
る乙の新しい試みは，構造と機能の関連をより深く理解するものとして高く評価できる。
以上，同君の研究はチトクロム C3の精密構造解析を通じ，生体高分子に関する物理化学的研究の端
緒を開いたもので，理学博士の学位論文として十分価値あるものと認める。
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